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摘要 :采用 高 通 量 测序 技术 分 析 了 壮阳 湖 典 型 湿地 土壤 细菌 群落 特征 。 测 序 结果 表明 ,不 同 植被 土壤 细 苗 群落 丰 度 与 多 样 性 的 


排序 相同 : 谷 草 带 > 苔 草 - 琵 草 带 > 芦 苇 带 > 泥 滩 带 > 葵 殴 带 。 沿 湖面 至 坡地 ,空间 位 置 相近 的 土壤 细菌 群落 结构 具有 更 大 的 相似 
性 , 苔 草 - 雍 草 带 、 苔 草 带 和 芦苇 带 的 细菌 群落 结构 相近 , 泥 滩 带 和 蒙 蒿 带 的 细菌 群落 结构 差异 较 大 。 变 形 菌 门 (30.0%) 是 湿地 
土壤 平均 相对 丰 度 最 高 的 门 , 其 次 为 酸 杆菌 门 (16.7% ) 和 绿 弯 菌 门 (16.5% ) ;多 数 门 分 类 细菌 相对 丰 度 沿 湖面 至 坡地 存在 一 定 
变化 趋势 。 硝 化 螺 菌 属 类 水 平 细菌 群落 。 在 土壤 化 学 指标 中 ,与 好 阳 湖 湿地 细菌 群落 相关 性 较 大 的 是 总 磷 E 
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所 和 有 机 质 含 量 。 以 上 研究 
关键 词 :邵阳 湖 湿地 ;高 通 


表明 ,邵阳 湖 湿地 不 同 植 被 土壤 细菌 群落 具有 结构 性 差异 ,但 沿 湖面 至 坡地 存在 规律 性 变化 。 
测序 ;细菌 多 样 性 ;细菌 群落 结构 
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High throughput sequencing analysis of bacterial communities in soils of a typical 


Poyang Lake wetland 
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Abstract: Bacterial communities are crucial for the functioning of wetlands as they play a critical role in energy flows and 
nutrient transformation. Poyang Lake, the largest freshwater lake in China, forms a large area of wetland due to its great 
changes in seasonal water levels, which play an important ecological role in the middle and lower reaches of Yangtze River. 
In this study, surface soils (0 一 10 cm) covered with typical plants were sampled at five sites from the lake surface to a 
sloping field in Poyang Lake wetland in November 2014. Chemical parameters measured in the soil included NH;-N, NO;- 
N, TN, TP, and SOC. We profiled the bacterial community structure by sequencing the V3—V4 16S rRNA gene on the 
Illumina Miseq PE300, using 338F (5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3’) and 806R (5’-GGACTACHVGGGTWTCTAAT- 
3’) primers. A total of 134,223 bacterial sequences were obtained, and a similarity of 97% was used to identify operational 
taxonomic units (OTUs) , which resulted in a total of 2,072. The phylogenetic affiliation of each 16S rRNA gene sequence 
was analyzed by an RDP Classifier against the Silva 16S rRNA database. The coverage of all soils was over 99% , indicating 
a deep sequencing. The bacterial community richness calculated by the Chaol estimator and the bacterial community 


diversity calculated by the Shannon index showed the same trend among the five soils covered with different plants; Carex 
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soil > Carex-Phalaris soil > Phragmites soil > mud flat soil > Artemisia soil. The principal component analysis of OTUs 
showed that the bacterial community structure was more similar among soils that were closer along the transition from the 
lake surface to the sloping field. The bacterial community structure was similar among Carex-Phalaris soil, Carex soil, and 
Phragmites soil, but very different between mud flat soil and Artemisia soil. Proteobacteria (30.0% of total sequences) was 
the most abundant phylum in Poyang Lake wetland, mainly including Alphaproteobacteria (7.2%) , Betaproteobacteria 
(8.9%) , Deltaproteobacteria (10.5%) , and Gammaproteobacteria (2.8%). Except for Proteobacteria, other phyla with 
high abundance were Acidobacteria (16.7%), Chloroflexi (16.5%), Nitrospirae (10.2%), Firmicutes (7.5%) , 
Actinobacteria (4.8%), Gemmatimonadetes (3.8%), and Chlorobi (1.8%). Proteobacteria was the most abundant 
phylum in Carex, Carex-Phalaris, and Phragmites soils, and the third most abundant phylum in mud flat and Artemisia 
soils, after Chloroflexi and Nitrospirae (first abundant phylum in mud flat and Artemisia soils, respectively), and 
Acidobacteria and Chloroflexi (second abundant phylum in mud flat and Artemisia soils, respectively). Most of the phyla’s 
relative abundance had an obvious trend along the transition from the lake surface to the sloping field. Nitrospira (10.2% ) 
was the most abundant genus in this area, and the Nitrospirae abundance was much higher than that in other wetland soils, 
reflecting the importance of the nitrogen cycle in the ecological system of Poyang Lake wetland. There were many norank or 
uncultured genera, making it difficult to study their ecological functions. Redundancy analysis of bacterial phyla and 
chemical parameters in soil showed that TP, NH}-N, and SOC had more relevance to the bacterial community structure. The 
results of this study showed that there were differences in bacterial community structure among soils covered with different 
plants in the Poyang Lake wetland, and these differences had regular variation along the transition from the lake surface to 


the sloping field. 
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湿地 作为 陆地 与 水 生生 态 系统 的 过 渡 区 域 , 独 特 的 水 土 界面 环境 和 较 高 的 生物 生产 力促 进 了 碳 、 氮 、 人 磷 等 
元 素 的 快速 循环 转化 ,是 陆地 地 表 元 素 迁 移 和 转化 的 重要 场所 。 微 生物 是 湿地 生态 系统 的 分 解 者 ,在 湿地 物 
质 能 量 循环 中 起 着 重要 作用 … 。 查 明 湿 地 微生物 群落 结构 及 分 布 特征 ,有 助 于 分 析 微生物 与 环境 因子 的 关 
系 ,阐明 湿地 元 素 迁 移 转化 的 机 理 , 为 制定 合理 的 湿地 管理 策略 提供 科学 依据 。 随 着 分 子 生物 学 的 发 展 , 尤 其 
是 低 成 本 自动 化 的 高 通 量 测序 技术 号 的 应 用 ,能 同时 对 样品 中 的 优势 物种 、 稀 有 物种 及 一 些 未 知 的 物种 进 
行 检测 ,获得 样品 中 的 微生物 群落 组 成 ,在 水 体 '* ”沉积 物 “" 和 土壤 “微生物 群落 结构 研究 中 得 到 广泛 
应 用 。 

郡 阳 湖 是 我 国 第 一 大 淡水 湖 ,也 是 生态 多 样 性 丰富 的 淡水 湿地 系统 。 郡 阳 湖 湿地 是 我 国 重要 的 生态 功能 
保护 区 ,是 世界 自然 基金 会 划 定 的 全 球 重要 生态 区 ,承担 着 调 洪 蕾 水 .调节 气候 降解 污 染 等 多 种 生态 功能 ， 
是 白 乱 、 东 方 白 获 和 小 天 鹅 等 数 百 种 珍稀 水 乌 的 越冬 地 。 由 于 郡 阳 湖 湖 盆 的 独特 自然 地 理 特征 , 郡 阳 湖 湿 
地 生态 环境 受 水 位 变化 影响 大 ,湿地 植物 群落 沿 水 分 梯度 分 布 ,呈现 条 带 状 的 总 体格 局 “”。 好 阳 湖 湿地 不 
同 植被 土壤 微生物 群落 结构 有 何 特征 ? 这 种 群落 结构 特征 与 碳 、 氮 、 磋 等 土壤 化 学 指标 有 何 关 系 ? 阐明 这 些 
问题 对 深入 理解 郡 阳 讲 湿地 生态 系统 的 物质 和 能 量 循环 具有 重要 意义 。 目 前 郡 阳 湖 湿地 微生物 群落 的 研究 
较 少 ,主要 包括 不 同 湿 地 植物 土壤 微生物 量 ' .土壤 微生物 群落 对 碳 源 的 利用 \ 湖 泊 沉 积 物 及 水 体 的 微 生 
物 群落 结构 "等 方面 的 研究 , 尚 缺 少 对 属 阳 湖 不 同 湿地 植物 土壤 微生物 群落 结构 及 其 与 环境 因子 关系 的 
研究 。 

本 次 研究 选择 郡 阳 湖 典 型 自然 湿地 ,基于 高 通 量 测 序 分 析 不 同 湿 地 植被 土壤 的 细菌 群落 特征 ,探讨 细菌 
群落 与 土壤 化 学 指标 的 关系 ,为 慑 阳 湖 生态 管理 提供 科学 依据 。 
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1 材料 与 方法 


1.1 研究 区 概况 

本 次 研究 选择 赣 江 主 支 河口 附近 的 郡 阳 湖 典型 湿地 进行 ,该 典型 湿地 (图 1) 地 形 由 陆地 向 湖区 逐渐 倾 
和 斜 ,走向 与 湖水 退 水 方向 一 致 。 最 高 处 毗邻 赣 江 河 堤 ,高 程 约 为 18.4 m。 近 湖区 地 势 相 对 平坦 ， panies 
面相 接 ,高 程 约 为 11.2 m。 湿 地 受 水 位 季节 性 变化 影响 显著 ,村 水 期 水 位 下 降 , 沿 湖面 至 坡地 分 布 泥 滩 带 
T-BR A Ty 芦苇 带 和 歼 功 带 ; 丰 水 期 水 位 上 涨 , 除 歼 项 带 和 部 分 芦苇 带 外 大 部 分 洲 滩 被 淹没 。 Ha 


壤 粒 径 由 湖面 至 坡地 逐渐 变 大 , 砂 性 土壤 比例 增 大 。 
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图 1 研究 区 位 置 及 采样 点 示意 图 
Fig.1 Sketch map of study area and sampling sites 


1.2 土 样 采集 与 理化 分 析 

村 水 期 2014 年 11 月 2 日 分 别 在 泥 滩 带 、 若 草 - 葛 草 带 、 昔 草 带 芦苇 带 和 蒙 草 带 采集 土壤 样品 。 每 处 土 
样 采用 S 型 5 点 取样 法 ,取样 深度 为 0 一 10 cm。 采 集 的 每 处 5 个 土 样 分 为 两 部 分 ,一 部 分 用 于 化 学 指标 测试 ， 
另 一 部 分 充分 混合 用 于 DNA 提取 和 高 通 量 测序 。 

土壤 总 氮 (TN) 经 过 浓 硫酸 -高 氛 酸 消解 后 ,采用 氧化 钙 溶 液 提取 -分 光 光 度 法 (HJ 634—2012) 测定 ,总 磷 

(TP ) 采 用 碱 炊 - 钥 镜 抗 分 光 光 度 法 (HJ 632 一 2011) 测 定 , BRAS Al ( NH] -N ) 和 硝 态 须 (NO3-N) 采 用 氧化 钾 溶 液 
提取 -分 光 光 度 法 (HJ 634—2012) 测定, 总 有 机 质 (SOC ) 采 用 重 铬 酸 钾 容 量 法 (GB9834- 88 ) 测定 。 
1.3 细菌 16S rRNA 基因 测序 

KA E.Z.N.A.® Soil DNA Kit( Omega Bio-tek, Norcross, GA, U.S.) 提取 土壤 总 DNA ,利用 1% 琼脂 糖 凝 
胶 电 泳 检测 抽 提 的 基因 组 DNA。 对 16S rRNA 基因 的 V3-V4 高 变 区 片段 进行 PCR P34, S| ews 338F 
(5'- ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3’) il 806R(5'- GGACTACHVGGGTWTCTAAT- 3’) 。 扩 增 条 件 为 :95。C 预 
变性 2 min ,接着 进行 25 个 循环 ,包括 95°C 变性 30 s 55°C 退火 30 s,72°C 延伸 30 s; 循 环 结束 后 72°C RA 
延伸 5 min。 每 个 样本 3 个 重复 ,将 同一 样本 的 PCR 产物 混合 后 用 2% 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 检测 , 使 用 
AxyPrepDNA 凝 胶 回收 试剂 盒 ( AXYGEN 公司 ) 切 胶 回 收 PCR 产物 ,Tris_HCI 洗 脱 ;2% 琼 脂 糖 电泳 检测 。 参 照 
电泳 初步 定量 结果 ,将 PCR 产物 用 QuantiFluor™-ST 蓝 色 效 光 定量 系统 (Promega 公司 ) 进行 检测 定量 ,按照 每 
个 样本 的 测序 量 要 求 , 进行 相应 比例 的 混合 。 测 序 在 上 海 美 吉 生 物 医药 科技 有 限 公司 的 lumina Miseq 
PE300 平台 进行 。 
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1.4 生物 信息 处 理 

利用 Mothur(V.1.36.1) 对 原始 DNA 序列 进行 过 滤 处 理 ,去 除 租 合体 ,得 到 优化 序列 ;按照 97% 相 似 性 将 
优化 序列 划分 可 操作 分 类 单元 ( OTU , Operational Taxonomic Units) ; 基于 OTU 进行 稀释 性 曲线 分 析 , 并 计算 
Chaol FREJS% 7 iti BE ( Coverage ) 和 Shannon 多 样 性 指数 。 利 用 主 成 分 分 析 (PCA ) 分 析 各 样 间 OTU 相似 
性 。 对 比 Silva( Release119, http ://www.arb-silva.de ) 16S rRNA 数据 库 ,采用 RDP Classifier( http://rdp.cme. 
msu.edu/ ) 贝 叶 斯 算法 对 97% 相 似 水 平 的 OTU 代表 序列 进行 分 类 学 分 析 ,并 在 各 个 分 类 水 平 上 统计 每 个 样品 
的 群落 组 成 ;利用 宛 余 分 析 研 究 土 壤 化 学 指标 与 细菌 群落 的 关系 。 


2 结果 


2.1 细菌 群落 丰 度 .多 样 性 和 结构 差异 

5 个 土壤 样品 的 高 通 量 测序 共 得 到 134 223 条 高 质量 序列 ,平均 长 度 为 438.50 bp. LA 97% 相似 度 划 分 ， 
共 得 到 2 072 个 OTUs。 表 1 为 5 个 土壤 样品 中 的 优化 序列 .OTU 数量 及 多 样 性 指数 。 各 样品 文库 的 覆盖 率 
(Coverage) 范围 为 99.04% 一 99.65% ,说 明 土 样 中 基因 序列 被 检 出 的 概率 很 高 ,本 次 测序 结果 能 够 代表 湿地 土 
壤 细 菌 群落 的 真实 情况 。 

Be 1 为 反映 都 阳 湖 湿 地 土壤 细菌 丰 度 和 多 样 性 的 相关 指数 。Chaol 指数 用 于 估算 样品 中 所 含 OTU 总 
数 ,反映 了 菌 群 丰 度 , Chaol 越 大 说 明细 菌 群落 丰 度 越 高 。Shannon 指数 反映 细菌 群落 alpha 多 样 性 指数 ， 
Shannon 值 越 大 ,说 明细 菌 群落 多 样 性 越 高 。 由 表 1 可 知 ,5 种 植被 土壤 细菌 群落 丰 度 与 多 样 性 的 排序 是 一 致 


Shi Hee ohh -He He hE RS 


的 : 苔 草 带 (S3) > 苔 草 -项 草 带 (S2) > 芦苇 带 (S4) > 泥 滩 带 (S1)> 莹 万 带 (55)。 


表 1 MM mint RAR Se SSH 


Table 1 Bacterial richness and diversity in Poyang Lake wetland 


采样 点 序列 97% 相似 水 平 Similarity 
Sampling site Reads OTUs Chaol 指数 覆盖 率 Coverage Shannon 指数 
SI 27952 952 1005 0.9965 5.62 
s2 22920 1154 1236 0.9939 5.97 
S3 22920 1167 1273 0.9943 6.05 
S4 18703 979 1145 0.9904 5.92 


33 24619 773 844 0.9965 5.46 


对 5 种 土壤 中 OTU 的 组 成 进行 PCA 分 析 ( 图 2) ,第 一 主轴 和 第 二 主轴 的 贡献 率 分 别 为 45.4% 和 31.2%。 
苔 草 带 (S3) 和 芦苇 带 (S4) 之 间 的 距离 最 近 , 表 明 两 者 土壤 OTU 组 成 相近 ; 萌 草 -项 草 带 (S2) 和 泥 滩 带 (S1)， 
以 及 苔 草 - 歼 草 带 ( S2) 和 苔 草 带 (S3) 的 土壤 OTU 组 成 也 相近 ,但 差异 性 大 于 昔 草 带 (S3 ) 和 芦苇 带 (S4) ; RE 
带 (S5) 和 其 它 4 种 植被 土壤 OTU 组 成 的 差异 都 较 大 ,其 中 与 芦苇 带 (S4) 的 差异 相对 较 小 。 沿 湖面 至 坡地 ， 
空间 位 置 相近 的 土壤 细菌 群落 结构 也 相近 ; 昔 草 -项 草 带 (S2) 、 谷 草 带 ( S3) 和 芦苇 带 (S4) 的 细菌 群落 结构 相 
对 相近 , 泥 滩 带 (S1) MIB FSF (S5 ) 的 细菌 群落 结构 差异 较 大 。 

2.2 细菌 门 水 平分 类 和 属 水 平分 类 

5 个 好 阳 湖 湿地 土壤 样品 的 2 072 条 OTUs 分 属于 37 个 门 ,86 个 纲 ,176 个 目 ,294 个 科 ,401 个 属 ,718 个 
种 。 图 3 为 门 水 平 上 的 细菌 分 类 。 相 对 丰 度 较 高 的 分 别 为 变形 菌 门 (Proteobacteria, 30.0%), 酸 杆菌 门 
( Acidobacteria, 16.7%), 绿 弯 菌 门 ( Chloroflexi, 16.5%) ,硝化 螺旋 菌 门 ( Nitrospirae, 10.2%), 厚 壁 菌 门 
(Firmicutes , 7. 5% ) , W R WI l] ( Actinobacteria, 4.8%) , 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes, 3. 8%) 和 绿 菌 门 
(Chlorobi, 1.8%) 。 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 是 名 阳 湖 湿地 土壤 的 优势 类 群 ,主要 包括 a- 变 形 菌 纲 
( Alphaproteobacteria ,7.2% ) 、B- 变 形 菌 纲 (Betaproteobacteria ,8.9% ) 3- 变形 菌 纲 (Deltaproteobacteria,10.5% ) 和 
y- 变 形 菌 纲 (Gammaproteobacteria ,2.8% ) ; s- 变 形 菌 纲 (Epsilonproteobacteria ) 平 均 丰 度 仅 为 0.1% 。 
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营 草 -草草 带 (S2) HRED ANECS 土壤 。 in 
具有 相近 的 细菌 群落 结构 (图 2) ,相对 丰 度 最 高 的 都 是 o 85 : 
变形 菌 门 (Proteobacteria ) ,分 别 为 31.9%,45.8% 和 sı 
35.5%., KRÆ JE W I] (Proteobacteria ) 9}, & Bt-#S BE my : 
(S2) 相 对 丰 度 较 高 的 分 别 为 绿 弯 菌 门 ( Chloroflexi, 
16.1% ) 和 厚 壁 菌 门 (Firmicutes,15.3%5 ) ; 苔 草 带 (S3) 相 
对 丰 度 较 高 的 分 别 为 硝化 螺旋 菌 门 (Nitrospirae， 
13.5% ) 和 酸 杆 菌 门 ( Acidobacteria , 8.5% ) ;芦苇 带 (S4) s2 
相对 丰 度 较 高 的 分 别 为 酸 杆 菌 门 (Acidobacteria， S4 | 
18.8% ) FIE Z W l] (Chloroflexi, 11.6%)。 与 其 它 3 种 
植被 土壤 相 比 , 泥 滩 带 (S1) 和 获 芒 带 (S5 ) 细 菌 群 落 结 S3 
构 差异 较 大 (图 2) ; 泥 滩 带 (S1) 相对 丰 度 最 高 的 是 绿 : 
弯 菌 门 ( Chloroflexi, 24. 9%) , 其 次 为 硝化 螺旋 菌 门 PCI 45.4% 
( Nitrospirae, 20. 2%) FU 4 JÉ tal IJ ( Proteobacteria, 图 2 采样 点 土壤 OTU 的 主 成 分 分 析 
17.6%) ; Mi BE AF (S5) 相对 丰 度 最 高 的 是 酸 杆 菌 门 。 :2 Principal component analysis of OTU in sampling soils 
( Acidobacteria , 32.0% ) ,其 次 为 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi , 
22.4% ) 和 变形 菌 门 (Proteobacteria ,19.1% ) 。 
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图 3 郡 阳 湖 湿地 土壤 细菌 门 水 平分 类 
Fig.3 Relative abundances of bacterial phyla in Poyang Lake wetland soils 


治 湖面 至 坡地 ,5 种 植被 土壤 的 门 分 类 细菌 相对 丰 度 存在 一 定 变 化 趋势 (图 3)。 变 形 菌 门 
( Proteobacteria ) 相对 丰 度 存在 先 增 大 ,后 减 小 的 趋势 ,在 蔡 草 带 (S3) 达 到 最 大 ; 酸 杆 菌 门 ( Acidobacteria) 沿 湖 
面 至 坡地 相对 丰 度 大 致 呈 不 断 增 大 的 趋势 ; 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 沿 湖面 至 坡地 ,存在 先 减 小 后 增 大 的 趋势 ， 
TE ee Ati (S3) 达到 最 小 ;硝化 螺旋 菌 门 (Nitrospirae) 不 存在 明显 变化 趋势 ,在 泥 滩 带 (S1) 和 音 草 珊 (S3 ) 相对 
丰 度 较 高 ,在 袭 功 带 (S5 ) 则 很 小 。 厚 壁 菌 门 (Firmicutes ) 在 兰草 -更 草 带 (S2 ) 达到 最 大 , 沿 湖面 至 坡地 大 致 呈 
不 断 减 小 的 趋势 ; 放 线 菌 门 ( Actinobacteria ) 沿 湖面 至 坡地 大 致 呈 增 大 趋势 ; 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes ) 
沿 湖面 至 坡地 呈 先 增 大 后 减 小 趋势 ; 绿 菌 门 (Chlorobi) 沿 湖面 至 坡地 没有 明显 变化 趋势 。 
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图 4 为 属 分 类 水 平 上 的 细菌 分 类 ,将 平均 丰 度 低 于 1.5% 的 部 分 合并 为 others 在 图 中 显示 ,剩余 16 NB 
水 平分 类 中 有 5 个 属于 分 类 学 数据 库 分 类 学 谱系 的 中 间 等 级 ,没有 科学 名 称 ,以 norank 作为 标记 ;6 种 细菌 属 
于 未 培养 细菌 ,以 uncultured 表示 。 属 水 平分 类 细菌 包括 大 量 未 分 类 和 未 培养 细菌 ,给 研究 细菌 的 生态 功能 
带 来 困难 。 硝 化 螺 菌 属 ( Nitrospira) 是 丰 度 最 高 的 属 ,平均 丰 度 为 10.2% ,也 是 硝化 螺旋 菌 门 ( Nitrospirae ) 的 唯 


-AS hh 


属 水 平分 类 ,是 泥 滩 带 (S1) 兰草 带 (S3) AIM 


Bi (S4) 相对 丰 度 最 大 的 属 , 也 是 苔 草 - 苦 草 带 (S2 ) AAT SE 


度 第 2 KAN Jes, (9 FE a Ee (SS) 相对 丰 度 很 小 (0.4%)。 厌 氧 绳 菌 科 的 一 部 分 属 水 平 未 培养 细菌 
( Anaerolineaceae_uncultured ) FHJ FEW 5.3% , 占 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 的 33.2% , ZE VERE (S1) 的 相对 丰 度 
最 高 (13.4% ) 。 酸 杆菌 科 中 的 一 部 分 属 水 平 未 培养 细菌 (Acidobacteriaceae_( Subgroup_1) _uncultured ) 平 均 丰 
度 为 5.0% , 占 酸 杆菌 门 (Acidobacteria) 的 55.4% , 治 湖面 至 坡地 呈 增 大 趋势 ,是 蒙 茧 带 (S5 ) 相 对 丰 度 最 大 的 
属 。 乳 球菌 属 (Lactococeus) 平 均 丰 度 为 4.6% , FEA HE val] (Firmicutes) P E 52.5% ,是 苔 草 - 苦 草 带 (S2) 相对 
丰 度 最 大 的 属 。 亚 硝化 单 胞 菌 科 的 一 部 分 属 水 平 未 培养 细菌 ( Nitrosomonadaceae _uncultured ) 平均 丰 度 为 


3.8% , 占 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 的 13.0% , 主要 分 布 在 
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Fig.4 Relative abundances of bacterial genera in Poyang Lake wetland soils 


O 23 细菌 群落 与 土壤 化 学 指标 的 关系 
KR 2 为 采样 点 土壤 的 化 学 指标 。NHI-N 和 NO;-N 的 平均 值 分 别 为 4.84 mg/kg 和 3.07 mg/kg, 最 大 值 都 
出 现在 泥 滩 带 (S1) ,NHi-N 在 不 同 土 样 间 的 差异 性 小 于 NO;-N;TN TP 和 SOC 的 平均 值 分 别 为 0.31 g/kg, 

0.10 g/kg 和 8.49 g/kg, TN 和 TP 的 最 大 值 也 是 出 现在 泥 滩 带 (S1) ,SOC 的 最 大 值 出 现在 芦苇 带 (S4) 。 


表 2 采样 点 土壤 化 学 指标 


Table 2 Chemical parameters in sampling soils 


草 带 (S2) HU (S3) 和 芦苇 带 (S4) 。 


采样 点 NH:-N/ NO3-N/ TN/ TP/ SOC/ 
Sampling sites (mg/kg) (mg/kg) (mg/kg) (mg/kg) (mg/kg) 
SI 5.99+0.86 6.09+1.56 0.50+0.11 0.22+0.05 8.50+1.00 
S2 4.13+0.61 1.30+0.22 0.15+0.04 0.14+0.01 4.15+0.61 
S3 5.77+0.65 1.48+0.17 0.32+0.13 0.14+0.02 9.22+0.83 
S4 4.22+0.47 4.40+0.69 0.13+0.04 0.040.007 15.3644.51 
S5 4.08+0.21 2.07+0.29 0.45+0.19 0.02+0.005 5.2241.56 


图 5 为 郡 阳 湖 湿地 土壤 细菌 门 水 平 群 落 与 土壤 化 学 指标 的 宛 余 分 析 (RDA ) 结果 排序 图 ,第 一 主轴 和 第 
二 主轴 对 细菌 群落 相对 丰 度 方差 的 解释 比例 分 别 为 62.8% 和 30.0% ,两 者 共 解 释 92.8% 的 方差 变化 。 第 一 主 
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轴 上 ,TP 和 NH;-N 是 主要 的 影响 因子 ,相关 系数 分 别 为 -0.77 和 -0.67。 第 二 主轴 上 ,SOC 和 TP 是 主要 的 影 
响 因子 ,相关 系数 分 别 为 0.70 和 -0.60。 综 上 ,与 郡 阳 湖 湿地 细菌 群落 相关 性 较 大 的 土壤 化 学 指标 是 TP、 
NH} -N 和 SOC。TP 和 NHi;-N、NO;-N 有 较 强 正 相关 性 ,与 硝化 螺旋 菌 门 (Nitrospirae ) 和 厚 壁 菌 门 (Firmicutes ) 
正 相 关 ,与 酸 杆 菌 门 (Acidobacteria) 和 放 线 菌 门 ( Actinobacteria ) 负 相 关 ;SOC 和 TN 有 较 强 负 相 关 性 ,与 变形 
fall] ( Proteobacteria) 、. 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes) 和 绿 菌 门 (Chlorobi) EFA, 与 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) f 
相关 。 


3 讨论 
物种 多 样 性 是 维持 生态 系统 正常 功能 的 前 提 条 四 
fee?) ,细菌 群落 的 丰富 性 和 多 样 性 使 湿地 在 营养 盐 循 SS 


环 有 机 物 降解 .重金属 形 态 转化 和 温室 气体 排放 等 方 rae es 
面 起 着 重要 的 生态 功能 ?1 。 本 次 研究 区 的 5 种 湿地 | 

植物 土壤 类 型 中 ,土壤 细菌 群落 丰 度 和 多 样 性 的 大 小 具 
AM FS AS | Pe | Chloroflexi 

( 表 1) , 即 沿 湖面 至 坡地 的 土壤 断面 中 ,中 间 位 置 的 土 7 i 

壤 具 有 更 高 的 菌 群 丰 度 和 多 样 性 ;同时 空间 位 置 相近 的 pa 
土壤 细菌 群落 结构 具有 更 大 的 相似 性 (图 2), Pap AMER OA ee 
阳 湖 7 K 位 的 季节 性 变化 2 5 种 土壤 的 87 K 时 间 和 淹 7 K 频 Fig. 5 Redundancy analysis of bacterial phyla and chemical 
率 有 较 大 差别 RPE Ab ae ies eR EAE ATE ZCE parameters in Poyang Lake wetland soils 

一 般 不 会 被 淹 水 VEER ECR DB cb FHE OR 

态 ,其 它 3 种 土壤 则 随 郡 阳 湖 水 位 涨 落 处 于 季节 性 干 湿 交 蔡 状 态 。 很 多 研究 表明 水 文 条 件 的 变化 对 土壤 微 生 
物 群落 有 重要 影响 52 ,Foulquier 等 25 研究 认为 干 湿 交 替 的 环境 有 利于 一 部 分 细菌 的 生长 ,永久 渡 没 区 和 干 
湿 交 替 区 土壤 的 微生物 群落 存在 结构 性 差异 。Yu 等 (1 对 沿 水 文 梯度 分 布 的 不 同 湿地 研究 发 现 ,平均 水 位 和 
水 位 变化 都 会 影响 土壤 微生物 群落 ,但 由 水 文 变化 引起 的 沉积 作用 导致 的 土壤 基质 差异 对 湿地 微生物 群落 的 
影响 更 大 。 郡 阳 湖 湿地 的 季节 性 水 位 变化 及 其 引起 的 土壤 基质 差异 可 能 对 土壤 细菌 群落 结构 有 着 重要 影响 。 
除 水 文 条 件 外 ,不 同 植被 的 根系 特征 ,如 附着 面 .根系 分 泌 物 和 限 际 氧化 还 原 条 件 也 可 能 对 土壤 细菌 群落 造成 
wm???) 。 

ARESTO . 冶 草 带 和 芦苇 带 土 壤 细 菌 相对 让 上 度 最 高 的 都 是 变形 菌 门 。 变 形 菌 门 是 一 大 类 细菌 群落 ,在 
很 多 湿地 细菌 群落 研究 中 具有 最 高 的 相对 丰 度 , 如 内 蒙古 高 原 乌 梁 素 海 湖滨 湿地 '”1 .青藏 高 原 湖 泊 湿 
地 031 ,黄河 三 角 洲 湿地 [522 .中 国 香港 红 树林 湿地 [31 .美国 Olentangy 河岸 湿地 [9 和 城市 污水 处 理 人 工 湿 
地 i 站 等 。 研究 区 变形 菌 门 主要 包括 a- 变 形 菌 纲 .B- 变 形 菌 纲 和 8- 变形 菌 纲 ( 图 3) 。a- 变 形 菌 纲 和 B- 变 形 菌 
纲 包 括 了 能 与 植物 共生 的 固氮 细菌 "1 ,相对 丰 度 较 高 的 aq- 变 形 菌 纲 和 B- 变 形 菌 纲 可 为 土壤 提供 了 更 强 的 
固氮 能 力 。 此 外 ,B- 变 形 菌 纲 经 常 利 用 有 机 物 分 解 产 生 的 氨 气 .甲烷 等 营养 物质 ;5- 变 形 菌 纲 包 含 了 以 其 它 细 
菌 为 食 的 细菌 ,对 湿地 氮 BE ,. 硫 和 有 机 质 循环 有 重要 作用 中。RDA 分 析 显 示 变形 菌 门 与 土壤 SOC 含量 成 
正比 ,与 TN 成 反比 (图 5) ,这 与 变形 菌 利用 有 机 质 和 为 氮 含 量 较 少 的 土壤 提供 固氮 能 力 的 特性 相符 。 苔 草 - 
项 草 带 、 蔡 草 带 和 上 芦 华 带 土壤 具有 较 高 的 SOC 含量 和 较 低 的 TN 含量 ( 表 2) ,变形 菌 门 丰 度 也 较 高 。 但 Zhang 
等 (在 浙江 海宁 河流 沉积 物 中 的 研究 发 现 NO;-N 对 变形 菌 门 群落 有 显著 影响 ,而 Song 等 7 在 洞庭 湖 沉积 
物 的 研究 认为 变形 菌 门 主要 受 TP 影响 ,与 本 文 的 分 析 结果 并 不 一 致 。 

酸 杆 菌 门 是 袭 蒿 带 相对 丰 度 最 高 的 门 ,也 是 研究 区 土壤 平均 相对 丰 度 第 2 高 的 门 ; 酸 杆 菌 门 大 多 为 未 培 
养 细菌 ,目前 研究 较 少 ,但 广泛 存在 于 土壤 中 ,16S rRNA 基因 克隆 文库 的 分 析 表 明 酸 杆菌 门 在 典型 土壤 的 丰 
JELI 20% ,与 本 文 5 种 土壤 的 平均 丰 度 (16.7%) 接 近 ;Zeglin 等 六 分 析 了 河流 冲积 物 沿 水 分 梯度 的 细菌 


1.5 
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群落 变化 ,发 现 酸 杆菌 门 在 干旱 土壤 的 丰 度 较 高 ,这 与 本 次 研究 结果 类 似 , 酸 杆菌 门 相对 丰 度 沿 湖面 至 坡地 相 
对 丰 度 大 致 旦 不 断 增 大 的 趋势 ,在 很 少 被 沽 没 的 葵 蓝 带 达 到 最 大 。 绿 弯 菌 门 是 泥 滩 带 土壤 相对 丰 度 最 高 的 
门 ,也 是 研究 区 平均 相对 丰 度 第 3 高 的 门 。 绿 弯 菌 门 与 SOC 呈 负 相关 性 (图 5) , 绿 弯 菌 门 是 一 类 通过 光合 作 
用 ,以 C0, 为 碳 源 产生 能 量 的 细菌 ; 绿 弯 菌 门 的 这 种 光合 特性 可 能 使 其 在 SOC 含量 较 低 的 土壤 中 具有 竞争 
优势 。 另 外 有 研究 表明 绿 弯 菌 门 在 水 位 频繁 变化 的 潮 间 带 土壤 合 量 较 高 “1 , 泥 滩 带 较 高 的 绿 弯 菌 门 丰 度 
可 能 也 与 其 频繁 的 水 位 变化 有 关 。 硝 化 螺旋 菌 是 研究 区 土壤 平均 相对 丰 度 第 4 高 的 门 ,只 包含 了 硝化 螺 菌 属 
一 个 属 ,硝化 螺 瑚 属 也 是 湿地 土壤 平均 丰 度 最 高 的 属 分 类 单元 ;一 般 湿 地 土壤 的 硝化 螺旋 关门 丰 度 很 小 
(<1%)' , 远 低 于 本 次 研究 结果 (13.5% ) ,同时 亚 硝化 单 胞 菌 科 的 一 部 分 属 水 平 未 培养 细菌 也 是 变形 菌 门 丰 
度 最 大 的 属 分 类 群落 ( 图 4) ;这 些 都 表明 气 素 循环 在 慑 阳 湖 湿地 生态 功能 中 可 能 占有 重要 地 位 。 


4 结论 


(1) 高 通 量 测序 结果 表明 性 阳 湖 湿地 5 个 土壤 样品 中 的 2 072 个 OTUs 分 属于 37 个 门 ,86 个 纲 ,176 个 
目 ,294 个 科 ,401 个 属 ,718 个 种 ,样品 中 包括 大 量 未 分 类 和 未 培养 细菌 。 植 被 土 霹 细 菌 群落 丰 度 与 多 样 性 的 
排序 是 一 致 的 : 苔 草 带 > 苔 草 - 刻 草 带 > 芦苇 带 > 泥 滩 带 > 蒙蔽 带 。 

(2) 变 形 菌 门 (Proteobacteria, 30.0%) 是 慑 阳 湖 湿地 平均 相对 丰 度 最 高 的 门 , 其 次 为 酸 杆 菌 门 
( Acidobacteria, 16.7% ) , 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi, 16.5%), 硝 化 螺旋 菌 门 ( Nitrospirae, 10.2% ) , JF BE TAL TJ 
(Firmicutes ,7.5%) 。 硝 化 螺 菌 属 ( Nitrospira) 是 第 一 大 属 分 类 水 平 细菌 群落 。 

(3) 沿 湖面 至 坡地 ,空间 位 置 相 近 的 土壤 细菌 群落 结构 具有 更 大 的 相似 性 ,多 数 门 分 类 细菌 相对 丰 度 也 
存在 一 定 变化 趋势 。 在 土壤 化 学 指标 中 ,与 郡 阳 湖 湿地 细 苗 群落 相关 性 较 大 的 是 TP NH4-N 和 SOC。 
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